










6. 法医学での DNA 解析による個人識別に利用可能な
SNPs の探索
(法医学) 町田光世・木林和彦
法医学では一般に short tandem repat (STR) を用い
て個人識別が行われているが，環境への曝露等によって
DNA の変性が生じると STR の解析が困難となることが
ある.近年， single nucleotide polymrhis (SNPs) 
解析が法医学分野で注目されており，変性 DNA につい
てSNPs 解析が可能かを調べる必要がある.本研究では，
DNA 試料が変性した後においても解析可能な SNPs に
ついて調べた.
変性 DNA で解析可能な SNPs を特定するために， (1) 
これまで報告されている SNPs を用いて， (2) amplifed 
fragment length polymrhis (AFLP) 法により， SNPs 
解析を行ったなお，本研究は本学遺伝子解析研究に関
する倫理審査委員会の承認を得て実施した(承認番号






(MAF) 0.01 以上の SNPs は 3個同定された以上のこ
とから， SNPs には変性の影響の受けやすきに違いがあ
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モデル生物.②全神経が 302 個シナプスが約 70 個と
シンプル.③世代交代が早い.遺伝学的解析が容易.④
所属研究室はナショナルバイオリソ}スプロジェクト
「線虫J の拠点であり，世界最大規模の 7506 種類の変異
体が利用可能.これまでに 回路発生への関与が期待さ
れる転写因子をスクリーニングし， 65 種類の逃避に関わ
る候補を得てきた.候補の多くは生物種間で保存され，
晴乳類の中枢性侵害受容路で発現する.今後の研究によ
り，生物種に共通する感覚統合の回路構築機序の理解へ
の発展が期待される.
